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Resumen y Abstract IX 
 
Resumen 
El objetivo de este trabajo fue detectar y caracterizar a nivel molecular Begomovirus 
aislados de arvenses asociadas a cultivos de tomate en el Suroriente del Valle del Cauca.  
Se realizó un muestreo de arvenses en cultivos de tomate localizados en los municipios 
de Florida, Cerrito, Ginebra y Candelaria.  Se purificó su DNA vegetal total y mediante la 
técnica PCR se detectó la presencia de Begomovirus bipartitas. Los fragmentos virales 
amplificados por PCR y RCA fueron clonados, secuenciados y analizados empleando 
herramientas bioinformáticas.  
 




The objective of this research was to determine and characterize isolated Begomovirus on 
a molecular basis of weeds, which are associated to tomato crops in Valle del Cauca.  The 
sampling of weeds was done in Florida, Cerrito, Ginebra, and Candelaria.  Their total 
vegetal DNA was purified and bipartite Begomovirus’ presence was detected through the 
PCR technique. The amplified viral fragments for PCR and RCA were cloned, sequenced, 
and analyzed using bioinformatics’ tools.  
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El tomate nativo de Suramérica y domesticado en Mesoamérica (Nakazato & Housworth, 
2011; Bergougnoux, 2014) es afectado por una gran cantidad de patógenos que disminuyen 
alarmantemente su producción en estas regiones.  Los virus representan el patógeno más 
difícil de controlar en el cultivo de tomate, entre ellos sobresalen los virus de cadena sencilla 
de DNA, los Begomovirus, considerados devastadores para este cultivo con pérdidas 
totales en la producción para las regiones tropicales (Polston & Anderson, 1997; Morales & 
Jones, 2004). 
 
La emergencia begomoviral para Mesoamérica, el Caribe y Suramérica se han atribuido a 
varias causas, entre ellas se destacan el arribo del Biotipo B de Bemisia tabaci y el flujo de 
material vegetal contaminado.  Por ejemplo, en Brasil la introducción de la mosca blanca 
Biotipo B en 1990 disparo la incidencia viral en campos de tomate, que surgió 
probablemente por los recombinantes entre el Virus del mosaico dorado del tomate 
(TGMV), reportado desde 1980, con virus nativos albergados en arvenses resultando 
aumento de la diversidad viral y disminución en producción en los cultivares de tomate 
(Faria, Souza-Dias, Slack, & Maxwell, 1997; Ribeiro et al., 1998; Inoue-Nagata, A. K., Lima, 
M. F., & Gilbertson, 2016).   
 
Otro caso corresponde a las plántulas de tomate infectadas con el Virus del rizado amarillo 
de la hoja del tomate (TYLCV) procedentes del medio oriente que fueron cultivadas en 
Puerto Rico de manera que propago este virus al sur de los Estados Unidos y México en 
consecuencia hubo disminución en la producción de los cultivos de tomate y pérdidas 
económicas (Duffy & Holmes, 2007; Nakhla, Maxwell, Martinez, Carvalho, & Gilbertson, 
1994).   
 
Los reportes geminivirales en Colombia se han registrado en los departamentos de 
Risaralda, Caldas Huila, Tolima, Santander, Cundinamarca y Valle.  En nuestro país, el 
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Virus del mosaico amarillo de la papa (PYMV) es el Begomovirus que afecta los cultivos de 
tomate (Morales et al., 2000; Vaca-vaca et al., 2011; López-lópez et al., 2012). El Virus del 
mosaico amarillo de la papa (PYMV) proviene de la región del Caribe y cuyo evento de 
recombinación de sus regiones comunes derivo en los aislados distribuidos actualmente en 
Trinidad y Tobago, Panamá y Venezuela (Briddon, Patil, Bagewadi, Nawaz-ul-Rehman, & 
Fauquet, 2010).   
 
Para el Valle del Cauca, la propagación viral está marcada por la proliferación de la polífaga 
la mosca blanca Bemisia tabaci, introducida a América desde 1950, que ha encontrada en 
las altas temperaturas y la baja humedad de algunas zonas de este departamento, el 
estímulo para el incremento de la densidad poblacional del Biotipo B que rápidamente 
desplazo al Biotipo A en el 2002 (Rodríguez, Morales, Bueno, & Cardona, 2005).  
 
Lo anterior esta correlacionado con el decaimiento en las cifras de producción para el 
departamento, que de acuerdo a la encuesta agrícola nacional la producción de tomate ha 
decaído puesto que en el 2000 se producían 38348 toneladas por año cayendo a 28756 
ton/año en 2013 para el Valle del Cauca (http://www.agronet.gov.co). 
 
Los Begomovirus han encontrado en las plantas perennes como las arvenses un lugar 
propicio para albergarse de la transitoriedad de los cultivos conservando su estructura 
genética por largo tiempo (Jovel et al., 2004) o intervenir en procesos de intercambio 
genético (recombinación y/o pseudorecombinación) para aumentar su fitnes viral (Padidam, 
Sawyer, & Fauquet, 1999; Ramos et al., 2003; García-Andrés, Monci, Navas-Castillo, & 
Moriones, 2006), en un evento no direccionado tal refugio les permite no extinguirse del 
ambiente. Son muchos casos reportados para Latinoamérica donde se ha observado 
Begomovirus en arvenses que a la fecha se presentan 85 especie en el Genbank. 
 
Se presentan tres complejos de virus que afectan arvenses, entre ellos sobresalen el Virus 
del mosaico dorado de Sida (SiGMV) con aislados en Jamaica, Brasil, Cuba, Venezuela, 
Honduras y Costa Rica; el Virus del mosaico de Euphorbia (EuMV) y sus cepas presentes 
en Venezuela, Cuba México y Nicaragua. En último lugar el Virus del mosaico dorado de 




Con los crecientes reportes virales en arvenses se ha destacado a las familias botánicas 
que las agrupan, con mayor frecuencia begomoviral se encuentran: Malvaceae, Fabaceae, 
Euphorbiaceae, Solanaceae (Morales & Anderson, 2001), Cleomaceae, Sterculiaceae 
(Asunsao et al., 2006) y recientemente Amaranthaceae y Asteraceae (Arnaud et al.,  2007; 
Castillo-urquiza et al., 2008; Fernandes, 2010;, Vaca-Vaca et al., 2011; López-López et al., 
2012).   
 
Las familias de arvenses hospederas de Begomovirus en Cuba y México son: Acantaceae, 
Fabaceae, Malvaceae (Fiallo-Olivé et al., 2012). En Brasil, las familias Asteraceae, 
Amaranthaceae, Euphorbiaceae, Fabaceae, Malvaceae  (Barbosa et al., 2009; Oliveira, 
2009; Fernandes, 2010; Da Silva, et al., 2012, Blawid et al., 2013); en Ecuador: Fabaceae, 
Convolvulaceae  (Ibarra et al., 2012; Paz-Carrasco et al., 2013); Venezuela: Euphorbiaceae, 
Solanaceae, Amaranthaceae, Convolvulaceae, (Debrot et al., 1963; Chirinos et al., 2012; 
Fiallo-Olivé, 2014) mientras que para Bolivia y Perú, se presentan Solanaceae y 
Euphorbiaceae, respectivamente (Wyant et al., 2012; Paz-Carrasco et al., 2013).  
 
En Colombia se ha destacado la presencia begomoviral en Momordica charantia 
(Cucurbitaceae), Rivina humilis (Phytolaccaceae), Laportea estuans (Urticaceae), 
Amaranthus dubius (Amaranthaceae), y Lantana cámara (Verbenaceae) (López-López et 
al., 2012; Vaca-Vaca et al., 2011).  
 
Conocer la diversidad begomoviral en las arvenses asociadas a cultivos corresponde a la 
línea base para dilucidar las interacciones entre virus y como las presiones de selección 
moldean su epidemiologia al extenderse a cultivos de interés económico.  
 
Este estudio muestra la presencia de virus en arvenses asociados a cultivos de tomate en 
el valle del Cauca, su identidad al igual que las posibles relaciones filogenéticas y 
recombinatorias presentes en Begomovirus en el suroriente del Valle del Cauca.  
 
 
